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Цель работы: Важную часть пептидома бактерий и грибов составляют нерибосомальные пептиды 
(НРП), представляющие собой класс вторичных метаболитов и имеющие экстремально широкую область 
биологической активности и фармакологических свойств. В подавляющем большинстве случаев (61%) 
НРП имеют циклическую структуру *1+. Из-за того, что их биосинтез происходит мультиферментным об-
разом, идентификация их структуры классическими методами биоинформатики и геномики невозможна 
и выполняется только на основе масс спектрометрии. Математически проблема секвенирования цикли-
ческих пептидов из масc спектров (МС) сводится к проблеме восстановления координат точек лежащих 
на окружности из множества расстояний между ними (так называемая “beltway” проблема, которая не 
разрешается в полиномиальное время). Таким образом, возможности de novo реконструирования струк-
туры циклических НРП из МС в настоящее время ограничены, и разработка новых подходов для решения 
этой задачи актуальна. 
Результаты: Мы предложили новый метод решения проблемы, основанный на совокупности ин-
тегральных преобразований, позволяющих удалять шум и избыточность из МС *2+. Показано, что наш 
подход успешно работает как для идеальных (не содержащих пропуски и ошибки) спектров, так и для 
спектров с большим уровнем шума. Предложенный подход эффективен и позволяет решать проблему в 
полиномиальное время O(n2), где n – полное количество линий в спектре.  
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